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退伝)
真核細胞における遺伝子の転写開始には,
転写酵素であるRNAポリメラーゼの他 に複
数の基本因子が必要である｡TFIIBはその基
本因子の一つで,33kDaのポペプチ ドであ
り,TATAボックスに結合するTFID(Tap)と
RNAポリメラーゼを結び付ける重要な因子
である｡
今回は,TFIIB遺伝子のヒ トおよびチ ン
パンジー染色体上での局在を決定するために,
そのcDNAクローンを用いてFISH法を行なっ
た｡使用したcDNAクローンは,ヒト由来の
全長 1,278bpのものである｡サイズが小 さ
いため,プローブの検出を効率良くするため
にシグナルの増幅を行なった｡その結果,ヒ
トでは シグナルの86.5%が lp22(HSAlp22)
に,チンパ ンジーではシグナルの 75.0%が
同様にlp22(孤 lp22)に検出された｡この
ことからTFIIB遺伝子は,ヒトおよびチンパ
ンジーの染色体上で,共に同一の領域に存在
することが示され,ヒトおよ■びチンパンジー
の 1番染色体の遺伝的構造が,p22の領域に
おいても進化的に保存されていることが支持
された｡さらに,その他の基本転写因子遺伝
子に関しても,検討していく予定である｡
計画8-2
丑長類におけるヒト癌遭伝子のマッピング
田口だ絹ム(a;知医大 ･第1解剖)
前年にはC-myc､JH14､3番染色体より得
られたコスミドプロー ブ (肺癌､卵巣癌､腎癌等
に癌抑制遺伝子の存在が示唆されている3p21座
位)をマップすることに成功し､ヒトとチンパン
ジー､日本ザルの比較を行うことができた｡本年
度は､癌浪伝子として､N-myc､ABL､FES､
EGFのプラスミドDNAと､rRNA遺伝子(16S)､
βサテライトDNA(Oncor社)遺伝子を試みた｡
その結果.プラスミドを使ったマッピングは現在
進行中であるが､十分なシグナルを得ていない｡
これはシングルコピー であるこれらの癌渡伝子の
サイズが小さいことによる可能性もあり､検討中
である｡一方､コピー数の多い迫伝子である
rRNA遺伝子 (NOR,16S)のマッピングではチン
パンジー染色体12.14,15,16.17と日本ザル染
色体13にシグナルが観察された｡さらに､この
rRNA遺伝子とβサテライトDNAのダブルラベリ
ングを行った｡βサテライトは日本ザルの典色休
に検出されず､βサテライトは存在しないか､ま
たは検出できるほどのものを持たないと思われる｡
両遺伝子が検出されたヒトとチンブの熟色体上の
位置関係について見ると､これら迫伝子は両者の
アクロセントリック典色体上に存在するが､その
位置関係 (物理的並順)がヒトとチンパンジーで
逆転していた｡さらに､ヒトではこれらの遺伝子
は対になって存在するが､チンプでは同様に対に
なって存在するもの以外に16番染色体にβサテラ
イトのみが単独で見られた｡これらの知見はサル
とヒトの染色体進化を考える上で重要と思われる｡
8ー3-
